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 ّبی هَثز در تَلیذ ضیز ثب استفبدُ اس تئَری ثٌذی تعذادی اس صىخَضِ
 اطلاعبت ٍ اطلاعبت هتقبثل

 
 5خبًیبى اسوبعیل سعیذ ٍ 4تَکلی حسي ،3یی سفزُ قبدری هصطفی ،2هیزحسیٌی الذیيضیبء سیذ ،1سادُ دّقبى َّضٌگ

 

 یطاى،کطبٍضظی، ضضت، ا یحٍ تطٍ یمبت،آهَظشاستبى گیلاى، سبظهبى تحم یعیهٌببع طبکطبٍضظی ٍ  یمبتبرص تحمیمبت علَم زاهی، هطکع تحم یبضاستبز  -8
 (H_dehghanzadeh@yahoo.comهسٍَل:  یسٌسًَُ)

 یطاىضضت، ا یلاى،زاًطگبُ گ ی،زاًطکسُ کطبٍضظ ی،استبز گطٍُ علَم زاه -3
 ىیطاا یبسَج، یبسَج،، زاًطگبُ یزاًطکسُ کطبٍضظ ی،گطٍُ علَم زاه یبضاستبز -2
 یطاىضضت، ا یلاى،زاًطگبُ گ ی،بطق، زاًطکسُ فٌ یگطٍُ هٌْسس یبضاستبز -4

 یطاىکطج، ا ی،کطبٍضظ یحآهَظش ٍ تطٍ یمبت،کطَض، سبظهبى تحم یعلَم زاه یمبتهَسسِ تحم یبضزاًط -5
 28/6/97تبضید پصیطش:                  84/7/96  تبضید زضیبفت:

 823تب  887غفحِ: 

 
 چکیذُ 

 گزدیذُ استفبدُ ثیَاًفَرهبتیکی ٍ صًتیکی ّبیتحلیل ٍ تجشیِ در اطلاعبت تئَری اس. است ریبضیبت اس ای ضبخِ اطلاعبت،  ًظزیِ  
در ایي پضٍّص ثعذ اس استخزاج تَالی  استفبدُ ًوَد.ًیش  سیستی ّبی تَالیهزثَط ثِ سبختبرّب ٍ  ّبی آًبلیش دراس آى  تَاىهی ٍ

DNA ّبی ّز ، فزاسٌجِ آًتزٍپی در هزاتت یک الی چْبر ثزای ّز صى ٍ اگشٍىتَلیذ ضیز در گبٍ ضیزیّبی هَثز ثز ٍ اگشٍى صى
. ًتبیج ثب استفبدُ اس ّفت ضذّب استفبدُ ّب اس یکذیگز، اس اطلاعبت هتقبثل ثیي صىهیبى صى تطبثِاستخزاج  ثزایصى هحبسجِ ضذ. 

 استفبدُ آداثَست یتنالگَر اس حبصل، ًتبیج تجویع ت افزایص دقت ٍثب تَجِ ثِ تعذد ًتبیج، جْثٌذی ضذًذ. رٍش هعوَل خَضِ
تبرگبُ  ثِ هزاجعِ ثب ّب،آى ثیي ارتجبط ٍ ّب صىعولکزد  ثیٌیپیص ٍ آداثَستتبییذ ًتبیج حبصل اس  جْت بىپبی در. گزدیذ

GeneMANIA  ثٌذی کِ ثب ّز خَضِ یع ًتبیجتجوگزفت.  قزار هقبیسِ ٍ ثزرسیّب هَرد  آى یصًَه یسیًَیِاسبط حبض ثز ًتبیج
 ثٌذی خَضِ ثزایکٌذ، ًطبى داد کِ رٍش پیطٌْبدی اًجبم ضذ ٍ خَد ًَعی درخت صًی را تذاعی هی آداثَستالگَریتن 

 ّبی حبصل در تبرگبًَُیسی صًَهی صىکٌذ چزا کِ ثب ًتبیج حبضیِّب، اس ًظز سیستی جَاة هعقَلی را حبصل هیای اس صىهجوَعِ
GeneMANIA   .ّبی هتکی ثِ تَالی کِ رٍش ارائِ ضذُ ثزای ایجبد درخت صًی ثب سبیز رٍش اعتقبد ثز ایي استهطبثقت داضت

DNA ّب ًیش ثِ کبر رٍد.ًِّبی سبیز گَثٌذی صىتَاًذ در گزٍُتَاًذ رقبثت ًوبیذ ٍ لذا هیّب، هیای اس صىثٌذی هجوَعِخَضِ ثزای 
 

 ، گبٍ ضیزیثٌذی صىخَضِ تئَری اطلاعبت،عبت هتقبثل، اطلا آًتزٍپی،کلیذی : ّبی ٍاصُ
 

 هقذهِ

تَاًس گبهی هْن هیزض تَلیس ضیط ّبی هَثط هطبلعِ ضٍی غى   
ضٌبسبیی ٍ تَسعِ اًتربة بهِ کوهن ًطهبًگط ٍ تهسٍیي      بطای
بْبَز ایهي غهفبت زض غهٌعت     بطایّبی اغلاح ًػازی بطًبهِ

زض طهی سهبلیبى    (.4،87،22،45،56) تَلیس ضیط بهِ ضهوبض آیهس   
ّبی بیَلَغیکی بب ًطخ بسیبض ببلایی تَلیس ٍ گصضتِ سبهبًِ زازُ

ّبی اطلاعبتی خْت ثبت ٍ پصیطش ٍ ًگْهساضی تهَالی   پبیگبُ
ّبی هرتلف خبًساضاى ایدبز گطزیس. زض اغلاح ّب ٍ پطٍتئیيغى

ّبی ههطتب  بهب غهفبت تَلیهسی     ًػاز زام بب زض زست بَزى غى
اهکهبى ٍخهَز زاضز کهِ هیهعاى اطلاعهبت       هثل تَلیس ضیط، ایي
ّبی هرتلف آًْب ضا بب اسهتفبزُ اظ ًرطیهِ   شذیطُ ضسُ زض برص

بطضسی ٍ بب تفسیط ظیستی ًتهبیح ابغهلِ، ضّیبفهت     8اطلاعبت
ّبی غًی بهب  خسیسی ضا بطای افعایص تَلیس ضیط ٍ یب زستکبضی

 اّساف هتفبٍت ایدبز کطز.
 3ّبی ضایبًطیالگَضیتن ضبّس ظَْض ابعاضّب ٍ خْبىاهطٍظُ      

  ِ ّهبیی ّووهَى   خسیس خْت آظهبیص ٍ فطهَلِ کهطزى فطیهی
چگًَگی سبظهبًسّی ٍ تکبههل غًهَم ٍ ضٍیهت یهن فٌَتیه       

اطلاعهبت،   ًرطیِ. استهطرع اظ ین غًَم ضهع ًگبضی ضسُ 
ای اظ ضیبییبت است کِ بب هٌْسسهی اضتببطهبت، ظیسهت    ضبذِ

 8948ِ زض سهبل  پَضبًی زاضز ایي ًرطیه ضٌبسی ٍ پعضکی ّن
تَس  کلَز ضبًَى اضائِ ضهسکِ بهِ کطهف ٍ بطضسهی لهَاًیي      

هطاال اًتمبل، شذیطُ ٍ ببظیببی ّب زض ضیبیی ابکن بط ضفتبض زازُ
ّهبی  اظ ًرطیِ اطلاعهبت زض تدعیهِ ٍ تحلیهل   . اذتػبظ زاضز

تهَاى اظ آى  غًتیکی ٍ بیَاًفَضههبتیکی اسهتفبزُ گطزیهسُ ٍ ههی    

ّهبی  بَط بِ سبذتبضّب ٍ تَالیّبی هطخْت بسیبضی اظ تحلیل
 (.39)ظیستی استفبزُ ًوَز 

ٍ گهبّی   استضبًَى ّستِ اغلی ًرطیِ اطلاعبت  2یآًتطٍپ   
اٍلبت تحت عٌبٍیٌی هثل اًساظُ عسم لطعیت یب هیعاى تػبزفی 

ضهَز.  ضٌبذتِ ههی  5ًبپصیطیبیٌیپیص، زضّن ضیرتگی ٍ 4بَزى
یهن هَلعیهت   اطلاعبت، همیبؼ عسم اطویٌبى یب آًتطٍپهی زض  

)آًتطٍپی( ین سبهبًِ بیطهتط ببضهس،   عسم لطعیت است، ّطچِ 
اطلاعبت آى ًیع بیطتط ذَاّس بَز. ٍلتی هَلعیّتی کبهلا لببهل  

بیٌی است، ّیچ اطلاعبتی زض هَضز آى ٍخَز ًهساضز. ایهي   پیص
ٍااهس   (.48گَیٌهس ) ( ههی 6ٍیعیّت ضا استحکبم )ًگهَ آًتطٍپهی  

سبهبًِ بب هیهعاى اطلاعهبت   آًتطٍپی ین  ٍ است 7آًتطٍپی بیت
تَاًهس بهب   هَخَز زض آى هطتب  است. سبهبًِ بب ًرن بیطهتط ههی  

 ّههبی کوتههطی اظ اطلاعههبت تَغههیف ضههَز، زض ابلیکههِ  بیههت
ّهبی  ای بب ًرن کوتهط بهطای تَغهیف ضهسى بهِ بیهت      سبهبًِ

 (.86بیطتطی اظ اطلاعبت ًیبظهٌس است )
ز ًرطیِ ین ًسرِ کلاسین زض کبضبط 8973گبتلیي زض سبل    

ّبی ظًسُ اضائِ زاز: ایهبت یهن سهبهبًِ    اطلاعبت بطای سبهبًِ
ببضس کِ اظ ططیك تکبهل، تَاًبیی شذیهطُ  پطزاظش اطلاعبت هی

 ٍ پههطزاظش اطلاعههبت لاظم بههطای ببظسههبذت ذههَز ضا بسسههت  
گههبتلیي زض ٍالههع ایههبت ضا بههِ عٌههَاى یههن فطآیٌههس  آٍضز.هههی

بزُ اظ ین چهبضچَة  . اٍ ضاُ ضا بطای استفکطزاطلاعبتی تعطیف 
ّبی بیَلهَغیکی بَسهیلِ ًرطیهِ    لسضتوٌس بطای سیستن تحلیلی

 (. 83ذَز ّوَاض سبذت )

 زاًطگبُ علَم کطبٍضظی ٍ هٌببع طبیعی سبضی
 پػٍّطْبی تَلیسات زاهی

 

1- Information theory                   2- Computational                   3- Entropy                     4- Randomness          5- Unpredictability               
6- Nego Entropy                          7- Bit                                              
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 111.............. .........................................................................ّبی هَثز در تَلید ؽیز بب اعتفبدُ اس تئَری اطلاػبت ٍ اطلاػبت هتقببل بٌدی تؼدادی اس صىخَؽِ

ًظزیِ اطلاػبت بِ ػٌَاى ابشاری هْن ٍ بِ چٌدد ودَرت    اس   
(، ًقدؼ  54) DNAّدبی  بزای خغتدَی الگَّبیی در تدَالی 
تحلیدل   (،54ّدب در همودز)  آهیٌَ اعدیدّب در عدبختبر ودزٍتئیي   

(، بزرعددی 93) 5ٍ اویغتبعددیظ 1ّددبی وددفبت  وددیخبیگددبُ
 DNAّبی ریشآرایدِ  (، تحلیل داد93ُ) 9م خْبًیاطلاػبت صًَ

هقبیغدِ   (،93ّدبی درییدز در عدزطبى )   بٌددی صى (، طبق53ِ)
DNA  (91،51،13 ،)ّدبی اًداسُ ویچیدیی بدزای آًدبلیش تدَالی   

ّوزدید   دزدى ببسّدب     بددٍى  ببسعبخت درختبى فیلدَصًتییی 
(، هقبیغدِ  55(، تٌَع صًتییدی ) 15ّبی تیبهلی)(، وضٍّؼ94)

ٍ ( 45) ّدب اطلاػدبت ًدَا ی ایٌتدزٍى ٍ ایدشٍى صى    هحتدَای  
( اعتفبدُ ؽدُ 95) 5ّبی اًگل  زیپتَسوَریدیَمتحلیل سیز یًَِ

  اعت.
ّبی تؼیدیي تدَالی صًدَم،    وظ اس  بهل ؽدى بزخی اس وزٍصُ   

 هٌدددی بددِ رٍؽددي ؽدددى ٍ یددبفتي ایٌیددِ چ ددَر     ػلاقددِ
 ّبی سًدُ در ّوِ ع َح اطلاػدبت بیَلدَصییی ػودل    عیغتن
 ٌٌد، بَخدَد آهدد ٍ بدِ  دًبدب  آى  بدِ هحققدیي اهیدبى        هی

ّبی هتببَلییی در هقیبط بشرگ صًی بب اعتفبدُ ببسعبسی ؽبیِ
ییدی دیگدز اس آًبلیشّدبی     دادُ ؽدد.  ّبی تَوَلَصید  رٍػ اس

  4ّددبی بیَلَصیدد ، آًددبلیش  لاعددتزیٌ تَوَلَصیدد  در ؽددبیِ
ّدبی  بٌددی ؽدبیِ بدِ قغدوت    دٌّدُ دعتِببؽد  ِ ًؾبىهی

در چٌد دِّ اخیز چٌدیي رٍػ بدزای  همتل  ) لاعتز( اعت. 
 ّدب ّب ویؾٌْبد ؽد اغلب ایي رٍػّب ٍ وزٍتئیيبٌدی صىخَؽِ

ّدبی   ِ بدب اعدتفبدُ اس عیغدتن    بَدّب بز اعبط ّوتزاسی صى
ّدب بَعدیلِ   . تؼددادی اس فیلدَصًی  هدًدد آاهتیبسدّی بدعت هدی 

ؽَد اهب بب ّبی هؼوَ  ٍ بب ّوتزاسی تَالی ّب عبختِ هیرٍػ
ّدبی  ٍ رٍػ ّغدتٌد ّب بشرگ تَخِ بِ ایٌیِ بغیبری اس تَالی

بِ ًَ لئَتیدد هتٌدب ز   اعتبًدارد بز اعبط هقبیغِ ّز ًَ لئَتید 
    ٍ  تَالی دیگز اعتَار اعت در ی  رًدح بدبک  دبرایی را ودبییي 

 ایدي رٍػ ّدب    .(45عدبسد )  وی هؾدیل ٍ غیدز هویدي هدی    
ًوبیدد ٍ  ّبی بیَلَصییی فزاّن هدی بٌدی دقیقی اس تَالیخَؽِ

آهیدشی  در ایي راعتب چٌدیي الگَریتن تَعؼِ ٍ بِ طَر هَفقیت
 (.53،55،13بِ  بر یزفتِ ؽدًد )

، ید  رٍػ هؾدَْر بدزای    3ّبّبی چٌدیبًِ تَالیّوتزاسی   
 ببؽددد ّزچٌددد  ددِ بددب  هددی DNAّددبی بٌدددی تددَالیطبقددِ

 ّددبی اعبعددی در ویچیدددیی هحبعددببتی هَاخددِ   هحدددٍدیت
ّدن   K-merّبی ّوتزاسی آساد ّوچَى رٍػ ببؽد. رٍػهی

ّدبی  بٌددی تدَالی  در چٌد دِّ یذؽتِ بزای هقبیغبت ٍ طبقِ
DNA ّبی ّوتزاسی چٌدد  هتداٍ  یؾتِ  ِ  برآهدتز اس رٍػ
ّدبی ّوتدزاسی آساد   ّز چٌدد در اغلدب رٍػ   .(3) ّغتٌدیبًِ 

 هویددي اعددت اطلاػددبت عددبختبری ٍ ػولیددزدی تددَالی     
اس دعت رفتِ ببؽدد سیدزا ّودِ آًْدب بدز اعدبط        DNAّبی 

اعتمزاج ٍیضیی ػول هی ًوبیٌد. ّوچٌیي هویدي اعدت بدِ    
هٌؼیظ  DNAّبی ٍاقؼی هیبى سًدیزُّبی طَر  بهل تفبٍت

ّبی ّوتدزاسی آساد بدب  فدط اطلاػدبت بدزای      لذا رٍػ ؾَدً
  ِ  هدَرد ًیدبس    DNAبٌددی  هقبیغبت بب دقت بیؾتز بدزای طبقد

ّبی همتل  ٍ خدیدی بدزای ببسعدبسی   ببؽد. تب ٌَى رٍػهی
ّب ویؾٌْبد یزدیدُ اعت، درخت فیلَصًی بدٍى ّوتزاسی تَالی

 1، رٍػ تدشیِ هقبدیز هٌفزد(11) 5ّبط هَلفِهثل آًبلیش بز اعب

 13ٍ رٍػ هددد  هددبر   3(، رٍػ دعددتَری دیٌبهیدد 55،59)

 (.45،49) 11ّبی فزا تب ( ٍ رٍػ59،95)
ّب ٍ هَخَدات بدب ید  درخدت    رٍابط فیلَصًتی  هیبى صى     

 عددبخت درخددت فیلددَصًی اس  هددی ؽددَد.فیلَصًتیدد  تَوددی  
: اٍلیي فدبس عدبخت   اعتدارای دٍ فبس اولی  DNAّبی تَالی

بب  DNAییزی خفتی دٍ تَالی هبتزیظ فبولِ  بول اس اًداسُ
 ِ ٍ  فدبس دٍم   15یدب ّوتدزاسی آساد   اعتفبدُ اس ّوتزاسی چٌدیبًد

 عددبخت درخددت فیلددَصًی اس هددبتزیظ فبوددلِ بددب اعددتفبدُ اس  
ّبی هؼوَ  بزای  ِ اغلب الگَریتن ،ّبی عبخت درخترٍػ

. اعتّب ّب بز اعبط ّوتزاسی تَالیبیَلَصییی تَالی هقبیغبت
 دِ ّوتدزاسی چٌدیبًدِ ید  ًقدؼ اعبعدی در       در ػیي  بلی
  ٌدد ٍ بدِ ودَرت هؼودَ  بدزای      ّب بدبسی هدی  هقبیغِ تَالی

( 41ؽَد )ٍ وزٍتئیي اعتفبدُ هیDNA ّبی بٌدی تَالیخَؽِ
ی بب ّباهب ویچیدیی هحبعببتی ٍ ًیبس بِ  بفظِ ببک بزای تَالی

ّبی ّوتدزاسی  ػلاٍُ اغلب رٍػبِ .(59،13طَ  بشرگ دارد )
در  19ّدب چٌدیبًِ بِ هیٌیون  زدى تؼداد الحبق ٍ  ذف ؽدیبف 

ّدبی  هٌددز یزدیددُ اعدت بٌدببزایي رٍػ     DNAّدبی  تَالی
ّبیی  ِ ؽبهل ًَا ی ّوَلَ دَط  ّوتزاسی چٌدیبًِ در تَالی

ّبی صًدَهییی  ّبی تَالیضؼی  یب خْؼ ببؽد  ِ ا ثز بمؼ
هویي اعت ید  ًدبّوتزاسی ایددبد ًوبیدد.     ّغتٌد درییز آى 

ِ بزای رفغ ایي هؾیلات در ّوتزاسی تحقیقدبت   ،ّبی چٌدیبًد
ّبی آساد وَرت وذیزفت. بلایشد  قببل تَخْی رٍی ّوتزاسی

( بزای اٍلیي ببر ی  رٍػ ّوتزاسی آساد بز اعبط فزاٍاًدی  5)
د. ایدي رٍػ ب دَر   ارائدِ دا  DNAّبی تَالی K-mer لوبت 

ٍعیؼی ایٌ  در آًبلیش صًَهی  بِ ػٌَاى ی  رٍػ ّوتدزاسی  
 (.51،53،51،1رٍد )آساد بِ  بر هی

ّددبی هؼوددَ  ّوتددزاسی آساد هویددي اعددت  ّزچٌددد رٍػ   
ًوبید را  دل ًوبیدد   هؾیلاتی  ِ ّوتزاسی چٌدیبًِ ایدبد هی

ّب ًیبس بِ تَاى هحبعببتی ٍ فضبی  بفظدِ  اهب اغلب ایي رٍػ
ّدب  اغلب ایي رٍػ ببک دارد ٍ ی  ًیتِ هْن ایي اعت  ِ در

رٍد ٍ اس دعددت هددی DNAهحتددَای اطلاػددبت درٍى تددَالی 
 (.3) یببدّبی تَالی  بّؼ هیوحت خَؽِ بٌدی دادُ

ِ  بزایدر ایي هقبلِ ی  رٍػ خدید      بٌددی صى ّدب ٍ   خَؽد
ّب ارائِ ؽدُ اعت. ی  رٍػ ّوتزاسی آساد بب اعدتفبدُ اس  صًَم

خْدت  DNA ّدبی  اطلاػبت هتقببل بز اعبط فبودلِ تدَالی  
 دِ ایدي فبودلِ بدز اعدبط بدزدار        ؽدد بٌدی آًْب ارائِ خَؽِ

 بدَد . تبسیی ایدي رٍػ ایدي   بَد DNAّبی هبتزیغی اس تَالی
ّبی  ِ بب اعتفبدُ اس تئَری اطلاػبت ٍ اطلاػبت هتقببل تَالی

بدٍى ّوتدزاسی هدَرد هقبیغدِ قدزار      تَاًغتٌدبب طَ  هتفبٍت 
 ییزًد.
تَاًد اطلاػبت هؾتزک بیي دٍ تَالی را اطلاػبت هتقببل هی   

تدَاى اس آى بدِ   هحبعبِ ٍ تَوی  ًوبید ٍ بددیي تزتیدب هدی   
ییدزی تؾدببِ ٍ تفدبٍت دٍ تدَالی     ػٌَاى هؼیبری خْت اًدداسُ 

 دِ ایدي بغدیبر عدَدهٌد هدی ببؽدد سیدزا         .(44اعتفبدُ  زد )
ّبی بیَلَصی  ٍ ٍقَع اتفبقبت تیبهلی اطلاػبت  دؽدُ تَالی

 اؽتزا بت دٍ تَالی بدب ید  خدد هؾدتزک را تفیید  ٍ خددا       
 عبسد  ِ هٌدتح بدِ اس دعدت رفدت اطلاػدبت هؾتز ؾدبى       هی
 (.3یزدد )هی

1- Quanitative trait locus (QTL)        2-Epistasis         3- Global genomic information           4- Cryptosporidium      5- Clustering   
6- Multiple sequence alignment (MSA)                      7- Principal component analysis (PCA) 

8- Singular value decomposition (SVD)                      9- Dynamical language method          10- Markov model method                                                                  
11- Fractal methods                                                     12- Alignment-free methods                13- GAPS 
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باشـد و  اطلاعات متقابل ارائه شده مبتنی بـر آنتروپـی مـی   
محاسبه اطلاعات متقابل نیاز به دانستن آنتروپی منـابع مـورد   

باشـد. در روش ارائـه شـده اطلاعـات متقابـل در      مقایسه مـی 
محاسبه گردید DNAنتروپی براي هر توالی آ4تا 1هاي رتبه

فاصـله آن  -و در هر مرتبه از محاسبه آنتروپی ماتریس تشـابه 
بندي در هر رتبه از ایجاد و سپس جهت افزایش صحت خوشه
ــا   ــه ب ــه طــور جداگان ــا را ب ــی، آنه روش معمــول در 7آنتروپ

ــایج   خوشــه ــدد نت ــالیز نمــودیم. تع ــی آن ــدي سلســله مراتب بن
که با ایـن  شدهاي یاد شده باعث صل از روشبندي حاخوشه

سوال مواجه که بهترین نتیجه حاصـل کـدام اسـت و تفسـیر     
بندي باید صورت پذیرد بـراي حـل   نتایج بر اساس کدام دسته

ازاسـتفاده این مشکل از روش ترکیب نتـایج اسـتفاده شـد.    
افـزایش هـاي روشازیکیبند،دستهچندنتایجترکیب

دراسـت کـه  الگوبازشناسیهايسیستمکارایی و صحت
لـذا  انـد. پرداختـه آنبهزیاديمحققیناخیرهايسال

هـاي  بندبندي پس از استفاده از دستهبراي بهبود صحت دسته
مختلف که براي نتایج هر بخش از محاسبات اطلاعات متقابل 
از آنها اسـتفاده گردیـد از ترکیـب نتـایج خروجـی بـه عنـوان        

ها استفاده شـد. ایـن   جهت تفسیر بیولوژیک ژنبهترین نتیجه 
و یـا  1گانـه بند چندطبقههاي روش اغلب تحت عنوان سیستم

هاي شورایی خوانده می شود. یکی از مطرح ترین این سیستم

) آن را 13،14باشد که فرونـد و شـاپیر (  می2ها آدابوستروش
معرفی نمودند که از آن زمان توجه زیادي را در حـوزه هـوش   

.مصنوعی و یادگیري ماشینی به خود جلب کرده است

هاروشومواد
هاژنDNAهايیتوالاستخراج

ژن وجـود دارد  6875است که در کل، حدود شدهگزارش 
که روي تولید شیر در پستانداران موثر هسـتند. بعضـی ازایـن    

دردیگـر بعضـی وشـوند ها فقط در غده پستانی بیان مـی ژن
بیـان نیزغیرهوهاماهیچهکبد، کلیه،مثلدیگريهايبافت
هاي مورد بررسـی در ایـن مقالـه از نتـایج     ژن. )27(شوندمی

مقالـه یـاد   . در یدندانتخاب گرد)27لمی و همکاران (پژوهش 
یرش ـتولیـد در مـوثر پسـتانی هـاي ژن از دسته ژن30شده،

مـورد  صورت تصادفی انتخـاب و  به3تلیسهيمربوط به گاوها
توالی و همچنین سایر اطلاعات بررسی و واکاوي قرار گرفتند.

،4سـیتوزین -گـوانین محتـواي ،هـر ژن هها از جمله انـداز ژن
و جایگـاه آن بـر   6، تعداد و طول هر اگـزون 5یابیدستشماره

و سـپس بـا   دریافـت NCBI7روي کروموزوم از بانک ژنـی 
).فایل ضمیمه2و1ذخیره گردیدند. (جداول 8فستاپیکربندي

روند اجراي پژوهش -1شکل 
Figure 1. Workflow of this research

داده بـه  یگاهاطلاعات استخراج شده از پايسازجهت آماده
بـه مربوطهاياگزونو هاژنبودن حجم اطلاعات یادزیلدل

هـاي یژگـی وهوشـمند، رکه به طوشدطراحیافزارينرمآن،
خواسـته بهتوجهباافزارنرمایندرلذا. کردها را استخراج ژن

یـن اایجـاد براي. آمدندبدستمناسب هايیخروجپژوهش،
استفاده شد. #Cیسینوبرنامهزبانازافزار نرم

یآنتروپ9محاسبه مراتب
خـواص و وزیـر  تـابع رويبـر کلاسیکاطلاعاتنظریه
بنـا شودنامیده میتابع شانونیاآنتروپیتابعکهآنتعبیرهاي

رشته طویل و متشـکل  عنوان یک تواند بهژنوم می.استشده
در نظر گرفته شـود  (A,T,C,G)سمبل 4) با Ωاز یک الفبا (

ها ممکن اسـت در یـک موقعیـت معـین از     که هر کدام از آن
1- Multiple classifier system 2- AdaBoost 3-Virgin mammary gene set
4- C-G content 5- Accession number 6- Exone
7- http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/gene 8- Fasta 9- Orders
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احتمال هر کدام از شودمیجاي گرفته باشند که DNAرشته 
بوسیله وقوعشان f(C)=f(G)و f(A)=f(T)این کاراکترها را 

، Aرو با شمارش تعـداد  از این.کرددر توالی خطی ژنوم برآورد
T ،C وGهـایی  موجود در ژنوم و ظهور همه آنها در موقعیت

هـاي نسـبی، آنتروپـی    در ژنوم و نرمال کردن آنها به فراوانـی 
).38،12(نتیجه گرفتتوانرا میژنوم 

در این پژوهش بـراي هـر ژن و اگـزون هـر ژن، فراسـنجه      
محاسبه شد. در این راسـتا از  آنتروپی در مراتب یک الی چهار

آنتروپـی  براي محاسبه استفاده شد. 3زنجیره مارکف تا درجه 
) از فرمول زیر اسـتفاده  1مرتبه اول (مرتبه صفر زنجیره مارکف

)شد: ) = − log
نشانگر آگاهی از وقـوع دو نوکلئوتیـد قبلـی اسـت و     jوiکه , ( بـــه شـــرط وقـــوع kاحتمـــال وقـــوع نوکلئوتیـــد (

ــدهاي  ــهjو iنوکلئوتی ــوالی }A ،T ،G ،C{از مجموع در ت
DNA.ژن است
مـارکف) بـا اسـتفاده از    یرهزنجیکمرتبه دوم (مرتبه آنتروپی

:شدمحاسبه یرفرمول ز

( ) = − ( ) log ( )
)ونشانگر وقوع نوکلئوتید قبلیiکه  هم احتمـال وقـوع   (

,A, T, G}از مجموعهiبه شرط وقوع نوکلئوتیدjنوکلئوتید 
C} زنجیــرهDNA اســت. آنتروپــی مرتبــه ســوم (مرتبــه دو

با استفاده از فرمول زیر محاسبه شد: نیز زنجیره مارکف) 

( ) = − ( ) , ( ) log , ( )
نشانگر آگـاهی از وقـوع دو نوکلئوتیـد قبلـی اسـت و      jوiکه , ( بـــه شـــرط وقـــوع kاحتمـــال وقـــوع نوکلئوتیـــد (

ــدهاي  ــهjو iنوکلئوتی ــوالی }A ،T ،G ،C{از مجموع در ت
DNA.ژن است

از ارم (مرتبه سوم زنجیره مارکف) با استفادهآنتروپی مرتبه چه
)فرمول زیر محاسبه گردید: )= − ( ) , ( ) , , ( ) log , , ( )

بلـی اسـت   نوکلئوتید ق3نشانگر آگاهی از وقوع :kو i ,jکه
,و , ( ــم : ( ــد ه ــال نوکلئوتی ــوع  : mاحتم ــرط وق ــه ش ب

در تــوالی }A ،T ،G ،C{از مجموعــهjو ,kiنوکلئوتیــدهاي 
DNA4طـور کـه نشـان داده شـده در کـل      ژن است. همان

مرتبه آنتروپی محاسبه شد. محاسبه آنتروپی هم بـراي طـول   
تبه از آنتروپی ها انجام شد. براي هر مرها و هم اگزونکل ژن

بـا فـرض تصـادفی بـودن     (RH)یک توالی تصادفی متنـاظر  

توالی نیز محاسبه شد تا میزان تصادفی بودن توالی ژن مـورد  
ظاهر Hاندیسی که درضمن،). در1مقایسه قرار گیرد (جدول 

دهنده مرتبه آنتروپی مورد نظر است.شود نشانمی
آنهاهايها و اگزونژناطلاعات متقابلمحاسبه 
ازهملزوماًکهباشیمداشته(X,Y)تصادفیمتغیردوهرگاه
شکل بهطورطبیعیبهاطلاعاتیاآنتروپیتابعنباشندمستقل

)1(رابطه :شودمیتعریفزیر

= p(x; y)یعنی باشندمستقلدو متغیرتصادفیکهدرحالتی
p(x) q(y) 2ه (رابط) می توان نتیجه گرفت : 1(رابطهاز(

P(x,y)تـابع بـا هـا آنتوزیـع (X,Y)تصـادفی متغیـر دو

مشـــخص
ازیکـی مقـدار کـه فـرض کنیـد  .گیریممینظردرراشودمی

اسـت برابرمقداراینودانیممیراYمثلمتغیرهاي تصادفی
شدخواهدعوضXتصادفیمتغیرتوزیعصورتایندر. yبا 
پارامتریکyدرآنکهP(X│y)توزیعبهخواهد شدتبدیلو

.گیــرد مــیخــود ه بــرامتغیــرمقــادیرXاســت و 
:کهدانیممی

از یک مقداردانستنمتوسططوربهکهبدانیمگر بخواهیما
Yدر اطلاعاتمقدارچهXروي بایدگذاردمیباقی)iy│X(H

)3رابطه (:داشتخواهیمبنابراینبگیریممتوسط

دروiy│X(H(تابع استمثبتH)X(تابعکهیلیدلهمانبه
راH(X│Y).بـود خواهنـد مثبـت نیـز H(X│Y)تـابع  نتیجه

کننـده بیانکمیتاینوخوانیممیYبه مشروطXاطلاعات 
راYمقـادیر مـا هرگـاه اسـت Xدر باقیماندهاطلاعاتمیزان
ی یعننیستمتقارنتابعاینکهداشتتوجهیدبا. باشیمدانسته

)4رابطه (رسیم :به این نتیجه می)3(از رابطه 

هـیچ Yدانستن آنگاهباشندمستقلX,Yتصادفیدومتغیراگر
:درنتیجهوداشتنخواهدXدر باقیماندهدراطلاعاتتاثیري

): 4و بنابر رابطه (

انتظـار باشـند وابسـته هـم بهکاملاYًوXهرگاهبالعکس
هیچیعنیکندکفایتنیزXدانستن برايYستن دانکهداریم

1- Markov chain
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بـه باتوجهکهH(X│Y)=0یعنی نگذاردباقیXاطلاعی در 
.H(Y)=H(X,Y):کهمعناستاینبه4رابطه 

زیرتعریـف شکلبهYو Xدردومتغیرتصادفی متقابلاطلاعات
)5رابطه (:شودمی

بـا . اسـت نمتقارYوXتصادفی دومتغیربهنسبتکمیتاین
:کـرد بازنویسیزیرشکلبهراآنتوانمی)4(رابطه بهتوجه

)6رابطه (

باXدرموجوداطلاعاتبدانیم،راYمقدارآنکهازقبل
H(X)دانستنبا.شدمیسنجیدهYبهاطلاعاتاین

H(X│Y)میزاندواینتفاوتبنابراین.کندمیپیداتقلیل
I(X.کندمیحملXدربارهYکهاستاطلاعی : Y)یک

.استنامنفیکمیت
ها و بر این اساس اطلاعات متقابل براي تمامی ژن

هاي مورد بررسی به طور جداگانه بر اساس آنتروپی تااگزون
زنجیره مارکف محاسبه شد.3مرتبه 

ترکیــب نتــایج حاصــل از و ســاخت درخــت فیلــوژنی
بنديخوشه

ها عات متقابل در مجموعه ژنه اطلالمعیار بدست آمده فاص
بنـدي  روش معمـول خـوش  7عنـوان ورودي  هـا، بـه  زونو اگ

'Single'1 ،'Complete'2 ،'Average'3 ،'Weighted'4 ،
'Centroid'5 ،'Median'6و'MeansK' بـــه کـــار رفتنـــد و

در ایـن  هاي ژنـی بدسـت آمدنـد.   ها یا درختبندي ژنخوشه
NearestوUPGMAش حاصــل از روخوشــهمقالــه تنهــا 

distance    آورده شده و بقیه در فایل ضـمیمه قابـل مشـاهده

7خوشه ایجاد شده حاصـل از  28براي ترکیب نتایج باشد. می
الگـوریتم هـا، از بنـدي الگوریتم بـالا و ترکیـب نتـایج خوشـه    

بنـدي اسـتفاده شـد و بـا     براي ترکیب نتایج خوشـه 7آدابوست
افـزایش داده شـد   يبنـد ی دسـته بندها کارایترکیب این دسته

و آدابوسـت . در پایان، جهت تاییـد نتـایج حاصـل از    )14،13(
هاي حاشـیه  ها با دادهبندي ژنبررسی همخوانی نتیجه خوشه

8eneMANIA predictionGserverها، از نویسی ژنوم آن
بـراي ).50استفاده شد و نتـایج مـورد بررسـی قـرار گرفـت (     

مرکز ملی ابررایانش شیخ بهایی دانشگاه محاسبات از امکانات 
افـزار  نـرم کمـک  همـه محاسـبات بـا    استفاده شـد.  9اصفهان

. گرفت) انجام 2015مهندسی متلب (

و بحثنتایج
فایـل 2و1جـدول  درپـژوهش ژن مـورد  30اطلاعات

نشانهاژنمشخصاتبررسی. باشدمیقابل مشاهده یمهضم
و 60167با طول یبت(به ترYWHAHوNOP2ژندوداد،

مـورد  هـاي ژنینو کـوچکتر ینبزرگتـر از نظر اندازه،)1445
در کـل  یمـورد بررس ـ هايژن. در این پژوهش بودندیبررس
اگزون وHSP6ژن 1اگزون بودند، اگزون شماره 211يدارا

) 10و 2622هـاي طـول بـا  یـب ترت(بهACTR2ژن 1شماره 
یــندر ایرد بررســمـو هــاياگـزون ینو کــوچکترینبزرگتـر 

13بـا DGCR8وEIF3Lهايژنین. همچنبودندپژوهش 
وبیشـترین اگزون1باYWHAHوHPS6هايژناگزون و 
مقـادیر . بودنـد دارابررسـی ایـن دررااگـزون تعـداد کمترین
رتبهدرهرهاژنکلیهمتناظررشتهتصادفیآنتروپیوآنتروپی

.استآمده1جدولدر

1- Nearest distance (single linkage method) 2- furthest distance (complete linkage method)
3- Unweighted pair group method average (UPGMA, group average) 4- Weighted pair group method average (WPGMA)
5- Unweighted pair group method centroid (UPGMC) 6- Weighted pair group method centroid (WPGMC)
7- AdaBoost 8- http://www.genemania.org
9- Sheikh Bahaei National High Performance Computing Center (SBNHPCC) Isfahan University
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 211.............. .........................................................................های موثر در تولید شیر با استفاده از تئوری اطلاعات و اطلاعات متقابل بندی تعدادی از ژنخوشه

 گاو شیر های موثر در تولیدژن DNAآنتروپی محاسبه شده مراتب مختلف و آنتروپی تصادفی متناظرشان در توالی  -2جدول 
Table 1. Calculated different of entropy orders and their corresponding random entropies in cow's milk governing genes 
 4آنتروپی/آنتروپی تصادفی رتبه 

𝑯(𝒙)𝑽𝑰/𝑹𝑯(𝒙)𝑽𝑰 

 3آنتروپی/آنتروپی تصادفی رتبه 
𝑯(𝒙)𝑰𝑰𝑰/𝑹𝑯(𝒙)𝑰𝑰𝑰 

 1رتبه آنتروپی/آنتروپی تصادفی 
𝑯(𝒙)𝑰𝑰/𝑹𝑯(𝒙)𝑰𝑰 

 2آنتروپی/آنتروپی تصادفی رتبه 
𝑯(𝒙)𝑰/𝑹𝑯(𝒙)𝑰 

 شماره نماد ژن

7.7993/7.9920 5.8699/5.9980 3.9327/3.9994 1.9871/2.0000 EIF3L 2 

7.7275/7.9677 5.8338/5.9929 3.9176/ 3.9986 1.9878/1.9991 DES 1 

7.5078/ 7.9056 5.7134/5.9842 3.8513 /3.9917 1.9617/1.9994 HPS6 3 

7.6626 /7.9928 5.7688/5.9979 3.8667/3.9996 1.9566/1.9999 FAM192A 4 

7.7404/7.9375 5.8660/5.9701 3.9388/3.9973 1.9931/1.9999 COPS6 5 

7.7365/7.8605 5.9045/5.9527 3.9649/3.9940 1.9994/1.9983 YWHAH 6 

7.6681/7.9966 5.7703/5.9990 3.8665/3.9998 1.9551/2.0000 NSUN3 7 

7.8161 /7.9734 5.8955/5.9910 3.9504 /3.9984 1.9913/1.9998 CALM1 8 

7.7877/7.9926 5.8681/5.9975 3.9404 / 3.9996 1.9974/1.9999 CD34 9 

7.7917/7.9900 5.8681/5.9974 3.9345/ 3.9995 1.9899/1.9998 TBC1D20 21 

7.7743/ 7.9315 5.8759/5.9837 3.9364/ 3.9966 1.9872/1.9997 HTRA2 22 

85797.5880/7. 5.7152/5.9962 3.8293/3.9994 1.9332/1.9995 SLC35A3 21 

7.7304/7.9881 5.8216/5.9971 3.9033/3.9994 1.9736/2.0000 CNOT8 23 

7.6828/7.9848 5.7941/5.9971 3.8899/3.9990 1.9666/1.9999 DGCR8 24 

7.7081/7.9961 5.7988/5.9993 3.8839/3.9998 1.9598/1.9999 SMIM14 25 

7.7967/7.9817 5.8769/5.9946 3.9417/3.9984 1.9945/1.9998 MRPS11 26 

7.7677/7.9596 5.8663/5.9891 3.9344/3.9982 1.9889/1.9991 CDK9 27 

7.6230/7.9247 5.7672/5.9798 3.8711/ 3.9960 1.9585/1.9995 DALRD3 28 

7.5244/7.9645 5.6846/5.9926 3.8173/3.9979 1.9390/1.9998 SPSB3 29 

7.7540/7.9687 5.8516/5.9939 3.9284/3.9981 1.9925/1.9997 ZNF419 11 

7.8150/7.9746 5.8876/5.9941 3.9435/3.9970 1.9863/2.0000 ZDHHC4 12 

7.7756/7.9964 5.8552/5.9991 3.9296/3.9999 1.9949/2.0000 B4GALT1 11 

7.6984/7.9656 5.8109/5.9895 3.9017/3.9971 1.9855/1.9997 GRWD1 13 

7.6828/7.9954 5.7813/5.9990 3.8736/3.9998 1.9572/2.0000 ACTR2 14 

7.6163/7.9745 5.7561/5.9927 3.8754/3.9990 1.9835/1.9996 S100A16 15 

7.7089/7.9768 5.8093/5.9943 3.8946/3.9983 1.9683/1.9998 SNRPG 16 

7.8252/7.9611 5.9043/5.9916 3.9570/3.9974 1.9946/1.9996 TIMM21 17 

7.6539/7.9692 5.7820/5.9927 3.8845/3.9979 1.9769/1.9998 NR1H2 18 

7.8366/7.9816 5.9041/5.9954 3.9576/3.9994 1.9991/2.0000 C1H21orf59 19 

7.7327/7.9597 5.8295/5.9872 3.9038/3.9978 1.9668/1.9997 RPS3A 31 

 دهد. نشان می ها را در رتبه مربوطههای با رنگ خاکستری و صورتی به ترتیب بیشترین و کمترین مقادیر آنتروپی ژنسلول :*
 

 مربوطه یهاژن 4 یال 2در مراتب  یشینهو ب ینهکم یآنتروپ یجنتا –1 جدول
Table 2. Results of maximum and minimum entropy orders of 1 to 4 in respected genes  

 آنتروپی مقدار کمترین آنتروپی مقدار بیشترین
 آنتروپی

 ژن نام ژن طول مقدار ژن نام ژن طول مقدار

9994/2 2445 YWHAH 9331/2 24912 SLC35A3 𝐻(𝑥)𝐼 

9649/3 2445 YWHAH 8273/3 5571 SPSB3 𝐻(𝑥)𝐼𝐼  

9145/5 2445 YWHAH 6846/5 5571 SPSB3 𝐻(𝑥)𝐼𝐼𝐼  

8366/7 22618 C1H21orf59 5178/7 1611 HPS6 𝐻(𝑥)𝐼𝑉  

 
  هااگزون 4تا  2مراتب  ی بیشینه و کمینه درآنتروپ یجنتا – 3 جدول

Table 3. Results of different entropy orders of 1 to 4 over exones  
 آنتروپی مقدار کمترین آنتروپی مقدار بیشترین

 آنتروپی
 اگزون نام طول اگزون مقدار اگزون نام طول اگزون مقدار

9994/2 2445 Exon 1 gene YWHAH 6457/2 34 Exon 1 gene SPSB3 𝐻(𝑥)𝐼 

9649/3 2445 Exon 1 gene YWHAH 9111/1 34 Exon 1 gene SPSB3 𝐻(𝑥)𝐼𝐼  

8458/5 1186 Exon 8 gene TBC1D20 7511/1 21 Exon 1 gene ACTR2 𝐻(𝑥)𝐼𝐼𝐼 

7365/7 2445 Exon 1 gene YWHAH 8174/1 21 Exon 1 gene ACTR2 𝐻(𝑥)𝐼𝑉 
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ی کمینـه و بیشـینه   آنتروپیجنتابه ترتیب3و 2در جدول 
هاي مربوطه، نشان داده شده ها و اگزونژن4الی1مراتب در

آن نتـایج (کـه  هـا ژنمرتبـه چهـارم   یآنتروپیبررسبااست. 
کـه  شدمشاهده، باشد)یمترتاملقابلیگربه مراتب دنسبت

ــی وC1H21orf59،TIMM21،CALM1يهــاژنآنتروپ
ZDHHC48252/7،6181/7، 8366/7یرمقـاد بـا یبترتبه

.باشدمییشترها بژنیگرداز5081/7و
بیشـینه بـود   در رتبـه چهـارم   هـا آنتروپی آنکهییهااگزون

از: اگـزون  عبارت بودندبود)8نزدیک بهیمقدار آنتروپ(یعنی
ژن  8اگـــزون وDGCR8ژن 1اگـــزون ،YWHAHژن 1

TBC1D20.ژن 1اگـزون که یلیاز دلایکیرسد ینظر مبه
ACTR2مراتب سوم و چهارم را در در یمقدار آنتروپینکمتر

ه اسـت، از خـود نشـان داد  یمورد بررسيهااگزونیرسایانم
ــول  ــاهط ــد، کوت ــزون باش ــن اگ ــلای ــزوندر مقاب ژن 1اگ

YWHAHمقـدار ها اگزونیربه علت طول بالاتر نسبت به سا
یـن اسـت. البتـه ا  ی بالاتري را به خـود اختصـاص داده  آنتروپ

3کنـد همـانطور کـه در جـدول     یصـدق نم ـ یشهموضوع هم
یشـتري که طول بTBC1D20ژن 8شود اگزونیمشاهده م

مرتبـه سـوم   فقـط در  ،داردYWHAHژن 1نسبت به اگزون
اکثـر . را به خود اختصـاص داده اسـت  يبالاتریرمقادیآنتروپ

وبالامقادیریی بودند کههااگزونيدارایمورد بررسيهاژن
همــه،یــانمیــندر ایولــرا در بــر داشــتند.یآنتروپــپــایین
پایینآنتروپیدارايFAM192AوDESيهاژنيهااگزون

. بودنـد یبررس ـموردهايژنهاياگزوناز آنتروپی سایرتري
متنـاظر توالیوهااگزون،هاژنتمام4الی1مراتبآنتروپی

قابــل دســترس یمهضــمیــلفا3جــدول درهــاآنتصــادفی
باشد.یم

و 1مراتب که مقادیر آنتروپیدادنشاننتایجدر مجموع 
هـم بـا چنـدانی تفـاوت DNAهايقطعهبسیاري از2

ها به مقادیر حداکثر (به ترتیب  ودن آنتروپینزدیک بو نداشتند
زیـاد، احتمـال هبDNAات قطعکهدهدمینشان)4و 2

مشـابه همچنـین الگوهـاي  .هسـتند زیادياطلاعاتداراي
دارايDNAهـاي قطعـه کـه دهـد مـی نشـان هـا، آنتروپی

عملکردهـاي بـا که شـاید هستندزیاديناشناختهاطلاعات
4و 3هاي مراتـب  در آنتروپی. باشندطارتبادرهاآنمستقل

که مقدار آنتروپی محاسبه شده از حداکثر آنتروپی شدمشاهده 
بیشتر فاصـله  2و 1) نسبت به مراتب 8و 6ها (به ترتیب ژن
گیرد و کمـی از حـداکثر دور مـی گردنـد. در واقـع هرچـه      می

آنآنکه دراحتمال،باشدبالاترDNAقطعهیکآنتروپی
وجـود نشـانگر مثـل DNAازخـاص الگويیکبخش،
بـراي گـردد پیشـنهاد مـی  کهاستبیشترنیزباشدداشته

و طراحیآغازگرآنهابرايدر ژنومقطعاتاین بررسی تنوع 
با توجه به اینکـه در مراتـب بـالاتر    .مورد بررسی قرار گیرند

از ،هاي با آنتروپی نزدیک به هـم جـدا از محتـوا   ژن،آنتروپی
نسبت به هم شبیه ممکن است نیر هاي داخل ژن الیلحاظ تو

تر بوده و بـه  لذا نتایج آنتروپی مراتب بالاتر براي ما مهمباشند
و 3با توجه به آنتروپی مراتب چون باشد. میتر واقعیت نزدیک

ی کـه در کنـار هـم در یـک     یهـا توان ادعا نمود کـه ژن می4
نزدیک به هم، از خوشه قرار گرفتند جدا از محتواي اطلاعاتی 

چـون  داشتندمشترك زیادي وهنظر تشابه قطعات ژن هم وج
کـه مبتنـی بـر فراوانـی     4و 3هـاي  در محاسبه آنتروپی رتبه

بــا اطمینــانباشــد حرفــی (نوکلئوتیــدي) مــی4و 3جمــلات 
هـا از هـم   هاي با آنتروپی نزدیک به هم که فاصله ژنی آنژن

رار گرفتنـد شـباهت   نیز بسیار کـم بـوده و در یـک خوشـه ق ـ    
ساختاري زیادي نسـبت بـه همـدیگر داشـته و فراوانـی ایـن       

هاي ها به مراتب زیادتر از ژنجملات مشترك و یکسان در آن
داده نشانطی تحقیقیهاي دیگر است. قرار گرفته در خوشه

است بیشینهبهنزدیکDNAهايتوالیشد که آنتروپی
هـاي هندسـی آنتروپـی،    پایهاي بر همچنین طی مطالعه).18(

ارائـه پروتئیندومساختمانتعیینبرايالگوریتم جدیدي
تـر، پـایین آنتروپیدارايقطعاتکه داده شدنشانوشد

پراکنـدگی مقایسـه بـا ).17دارنـد ( بیشتريساختارينظم
هرچقدر آنتروپیکهگیریممینتیجههاژنآنتروپیمقدار
ژنآن،شودد نزدیکخوبیشینهمقداربهژنکلتوالی

بـا توجـه بـه اینکـه    .اسـت برخـوردار بیشـتري اهمیـت از
و 4در رتبـه  خصـوص بـه هاي با مقادیر آنتروپـی بـالا   اگزون

نزدیک به مقدار حداکثر آنتروپی، قطعـاتی هسـتند کـه داراي    
ازنیـز آنهـاي  اگـزون لـذا ،باشـند عدم قطعیت بالا مـی 

کـه اسـت ایـن آندلیـل نـد و برخورداربیشـتري آنتروپی
بـر رااصـلی نقشوبوده ژندارمعنیقسمتهااگزون
وهسـتند توالیاطلاعات غالببردارندهدرودارندعهده

رود کــه ایــن نــواحی تغییــرات بیشــتري را در ژن تظــار مــیان
تـوان ایـن قطعـات را جهـت مقایسـات      میکهمتحمل گردند 

نشـانگرهاي هاي افراد یک جمعیت با اسـتفاده از  ژنوتایپی ژن
مولکولی پیشنهاد نمود. هر چند تنوع ژنتیکی ایـن قطعـات در   
یک جمعیت باید در واقعیت مورد بررسـی قـرار گیـرد کـه در     

هـاي  تـوان قطعـات زیـادي از ژن   صورت تایید این فرض می
هـاي تاثیرگـذار در   شماري که از لحاظ اصلاح دام جزو ژنبی

اده از تئوري اطلاعات استفباشند را با بروز صفات اقتصادي می
بررسی ارتباط ژنوتایپی آنها با صفات تولیدي برايمشخص و 

هاي مختلف موجودات معرفی نمود. با توجه به نتـایج  در گونه
و نزدیک بـه  4هایی که در رتبه گردد اگزونبینی میبالا پیش

باشند مناسب جهت بررسی ژنوتایپی حداکثر مقدار آنتروپی می
مولکولی باشند. نشانگرهايبا استفاده از 

هــا و نتــایج حاصــل از محاســبه اطلاعــات متقابــل ژن
ها اگزون

ــبه ــس از محاس ــپ ــب یآنتروپ ــ1مرات ــا و ژندر4یال ه
آنتروپـی ازمرتبـه هراطلاعات متقابل برايیرمقاد،هااگزون

هـا  ها و اگـزون روش به ژنین. اشدمحاسبهجداگانهطوربه
يمحتـوا متفـاوت و  ویقیدهد که با طول حقیاجازه را مینا

یجنتـا .گیرنـد قـرار ارزیابیموردیکدیگربهنسبتی خودواقع
اطلاعات متقابل دسته ارائه شده است.4جدول دراین بخش 

1هاي  مراتب به طور مجزا و با آنتروپی،هاي آنژنی و اگزون
محاسبه شد. در این روش یـک مـاتریس نامتقـارن بـه     4الی 

هاي مورد بررسـی در هـر دسـته    ها و یا اگزوناندازه تعداد ژن
هـایی کـه   هـا و اگـزون  گردد که بر این اسـاس ژن ایجاد  می

متقابل را دارند مشخص شد.بیشترین و کمترین اطلاعات
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 421.............. .........................................................................اده از تئوری اطلاعات و اطلاعات متقابل های موثر در تولید شیر با استفبندی تعدادی از ژنخوشه

 1 یال 4 مراتب یبر اساس آنتروپ یهاها و اگزونژن اطلاعات متقابل یجنتا - 1 جدول
Table 4. The results of mutual information of genes and exons based on entropy orders of 1 to 4 

 اطلاعات متقابل ژن نام مقدار اگزون نام مقدار

949010/9 Exon 4 gene DGCR8 Exon 5 gene EIF3L 920220/9 SMIM14 YWHAH اطلاعات  کمترین
 متقابل

𝐻(𝑥)𝐼 
4422/4 Exon 2 gene CALM1 Exon 1gene HPS6 4240/4 YWHAH NSUN3 اطلاعات  بیشترین

 متقابل

44211/9 Exon 5 gene ZNF419 Exon 1 gene YWHAH 9901114/9 SMIM14 C1H21orf59 
اطلاعات  کمترین

 متقابل
𝐻(𝑥)𝐼𝐼 

4401/1 Exon 3 gene CNOT8 Exon 1 gene ACTR2 0111/1 YWHAH NSUN3 اطلاعات  بیشترین
 متقابل

10/4 Exon 1 gene HPS6 
Exon 8 gene 

TBC1D20 
902290/9 SMIM14 B4GALT1 اطلاعات  رینتکم

 متقابل
𝐻(𝑥)𝐼𝐼𝐼 

4440/2 Exon 1 gene 
YWHAG Exon 1 gene ACTR2 0204/2 YWHAH NSUN3 اطلاعات  بیشترین

 متقابل

4020/9 Exon 1 gene HPS6 Exon 1 gene ACTR2 9424/9 SMIM14 ACTR2 
طلاعات ا کمترین

 متقابل
𝐻(𝑥)𝐼𝑉 

0122/0 Exon 1 gene 
YWHAG Exon 3 gene ACTR2 0402/0 YWHAH NSUN3 اطلاعات  بیشترین

 متقابل

 
 

 
 )راست( 1)چپ( تا مرتبه  4اطلاعات متقابل ژن ها بر اساس آنتروپی مرتبه  یرمقاد یفراوان یستوگرامه -2 شکل

Figure 2. Histogram of MI of genes due to first order entropy (left) and it goes to right which is due to forth order 
entropy 

 
 

 
  

 )راست( 1)چپ( تا مرتبه  4ها بر اساس آنتروپی مرتبه اطلاعات متقابل اگزون یرمقاد یفراوان یستوگرامه -1 شکل
Figure 3. Histogram of MI of exones due to first order entropy (left) and it goes to right which is due to forth order 

entropy 
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125.............. ..................................................................................................................................... 1331/ بُبس 23پظيَـُبی تًلیذات دامی ػبل دَم/ ؿمبسٌ 

وـابن   4َب دس خذيل َب ي اگضينوتبيح اطلاػبت متقببل طن   
مقابديش اطلاػاابت   xمحااًس 3ي  2دس ؿانل  دادٌ ؿاذٌ اػاا .  

دس اياه  دَاذ.  تؼذاد مقبيؼابت سا وـابن مای    y ي محًس متقببل
بىببشايه مبتشيؼی باٍ   بشسػی ؿذاگضين  211طن ي  30تحقیق

َب  بشای اگضين 211×211( ي 2َب )ؿنل  بشای طن 30×30ابؼبد 
( ايدبد ؿذ. بشای سيؿه ؿذن مًضًع، بٍ طًس مثابل  3)ؿنل 

ايلاایه می ااٍ تؼااذاد  2ؿاانل  ،دس َیؼااتًگشاس ػاام  ساػاا 
وضديل باٍ كا ش    مقبيؼبتی مٍ دس آن مقبديش اطلاػبت متقببل

  دَذ. میمقبيؼٍ( سا وـبن  23بًدوذ )حذيد 

طًس م ی دس مقبيؼٍ دي طن بب َماذيرش َشهاٍ اطلاػابت    بٍ  
متقببل آوُب ممتش ي وضديل بٍ ك ش ببؿىذ يؼىی دي طن مؼتقل 
اص َمذيرش ي َش هقذس بٍ مقبديش حذامثش خًد )مشاتب مخت ا((  

 .ببؿىذتش میتش ببؿىذ يؼىی دي طن ؿبیٍوضديل
َب اودبس طن تحقیقبت بؼیبسی بب بشسػی اطلاػبت متقببل   

( اص اطلاػبت متقببل 1) پزيشفتٍ اػ . ببيىذيالذ ي ؿبسپیً
بٍ ػىًان يل ييظگی بشای  ،َبی يل تًالی َمشدي(يضؼی 

تًمًييچ ي اػت بدٌ مشدوذ.   RNAپیؾ بیىی ػبختمبن ديس 
بشای آوبلیض وقبط اتلبل فبمتًس  سا ( اطلاػبت متقببل44) ام ی

بٍ بيی بب َمبؼتری ببلا َبشای ؿىبػبيی مًقؼی  1سيوًيؼی
َبيی اص اطلاػبت ( ؿبن5ٍ. ببػ ح ي َمنبسان )مبس بشدوذ

مٍ  وذَبی مبتبلیتیل سا وـبن دادخبيربٌ متقببل ببلا دس ػبختبس
َب اص اطلاػبت متقببل اػت بدٌ بیىی ايه خبيربٌبشای پیؾ

داس مؼىی"( يل آصمًن 3)بشيول ي َمنبسان َمچىیه  گشديذ.
ؼبت َمبؼتری بشای مطبل "ػبت متقببل بًدن آمبسی اطلا

 میضان متقببل، دس ياقغ مىظًس اص اطلاػبتطوتینی ابذاع مشدوذ. 
 اطلاػبت اگش مثبل بشای. اػ  مىبغ دي اطلاػبت اؿتشاك
 مؼ ًس بریشيم وظش دس سا خًدؽ بب DNA  قطؼٍ يل متقببل

اطلاػبت  بب مبملا  DNA قطؼٍ يل اطلاػبت مٍ اػ 
 قطؼٍ يل متقببل اطلاػبت كًست ايه دس .اػ  بشابش خًدؽ

DNA اص .داسد سا متقببل مقذاس اطلاػبت حذامثش خًدؽ بب 
 1دس مشتبٍ  DNA قطؼٍ يل اطلاػبت مقذاس ػذدی لحبظ

 ك ش بشابش متقببل اطلاػبت مقذاس اػ . 2 ي ك ش آوتشيپی بیه
 وبًد م ًُس بٍ ممی ي خمؼی  طوتیل لحبظ تًان اصمی سا

، خذيذ ايذٌ يل ػىًانبٍ بىببشايه. مشد  قیت تؼبدل پیًػتری
 دس بؼیبس ببلايی اسصؽ تًاوذمی متقببل اطلاػبت محبػبٍ

 َبیخبيربٌ تـخیق اػبع َمچىیه .ببؿذ داؿتٍ وظاد اكلاح
 بىببشايه .اػ  اػتًاس پیًػتری تؼبدل پبيٍ ػذس بش ممی ك بت

 انببؿذ، میض ببلاتش وًم ئًتیذَب بیه متقببل اطلاػبت هقذس َش
دي  آوتشيپی اگش .بًد خًاَذ ببلاتش ویض پیًػتری تؼبدل ػذس

 اطلاػبت متقببل آوُب آوربٌ، ببؿىذ، َم بٍ مـببٍ  DNA قطؼٍ
 DNA قطؼبت اص آن دػتٍ سيدمی اوتظبس ي ؿذ خًاَذ حذامثش

 بٍ آوُب اطلاػبت متقببل يب ببؿىذ داؿتٍ سا خبكیتی هىیه مٍ
 َبی ببلا آوتشيپی(،)خلًكب دس ستبٍ وضديل ببؿذ حذامثش
َمبوطًس مٍ بیبن ؿذ،  .داسوذ مـببٍ صيؼتی وقؾ يل احتمبلا

 دس اكلاح وظاد، ؿىبػبيی وًاحی وـبورش بؼیبس مُم 
ببؿذ. اگش ايه وًاحی اثشات ػمذٌ سيی ك بت تًلیذی می

َبی آن طن بب داؿتٍ ببؿىذ، پغ اص بشسػی استببط طوًتیپ
س ايه خلًف تًان وتبيح مُمی سا دك   تًلیذی می

مبتىی  گیشیاػتخشاج ومًد. تئًسی اطلاػبت ي مؼیبسَبی اوذاصٌ
بىذی دس مٍ ايه دػتٍدادٌ َب سا بىذی طنبش آن امنبن دػتٍ

َب ي يل مًخًد دس تح یل مؼیشَبی متببًلینی مـتشك طن
 َب دس تح یل مؼیش تنبم ی طن ،َبی مخت (دس گًوٍ

ؼب ؿذٌ اص اخشای . بش اػبع وتبيح ماػ مىىذٌ ساٌ سيؿه
دس خلًف غشببل طن  تًاوؼ  طلاػبتسيوذ پظيَؾ، تئًسی ا

َبيی مٍ محتًای اطلاػبت مـتشك ببلايی داسوذ ممل ومبيذ. 
َب ي يب قطؼبتی اص طن مٍ اص آوتشيپی ببلايی دس ايه خلًف طن

يببی وًاحی مٍ دس ؿىبػبيی ي منبن تًاوؼتىذ بًدوذ بشخًسداس
ممتشی بشخًسداس بًدٌ ي لزا تىًع  وًم ئًتیذَبی آن اص قطؼی 

 ذ.ىدَىذ ممل ومبيوـبن میافشاد ببلايی سا دس 
   اطلاعات متقابلبا استفاده از  ها ژن بندیخوشه

َب دس َش مشتبٍ اص پغ اص محبػبٍ اطلاػبت متقببل، طن   
 سيؽ رمش ؿذٌ،  4ی بب بذين اػمبل َمتشاص آوتشيپی ي

مشبًط بٍ  وتبيح ىذ. م یٍبىذی ي مًسد بشسػی قشاس گشفتخًؿٍ
بخؾ  الرًسيتم يبد ؿذٌ دس 4َب بب  َب ي اگضين طن یبىذخًؿٍ

بىذی مشاتب وتبيح خًؿٍ 5ي  4ؿنل آيسدٌ ؿذٌ اػ .  یمٍضم
 سا وـبن  Singleي  UPGMAَبی سا بب سيؽ 4الی  1

 .دَذمی
 

 

1- Transcription Factor Binding 
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626........... ............................................................................هبی موثر در تولید شیر بب استفبده از تئوری اطلاعبت و اطلاعبت متقببل بندی تعدادی از ژنخوشه

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 UPGMA بب استفبده از روش )راست(  4)چپ( به مرتبه  6مرتبه  هب ازنژ (MI)اطلاعبت متقببل بندی نتبیج خوشه -4شکل 
Figure  . The results of MI clustering of genes from first order (left) to fourth order (right) using UPGMA method 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 Single بب استفبده از روش )راست(  4)چپ( به مرتبه  6هب از مرتبه نژ (MI)اطلاعبت متقببل بندی نتبیج خوشه -5شکل 
Figure  . The results of MI clustering of genes from first order (left) to fourth order (right) using the single method 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 2آنتروپي مرتبه  هب بر اسبس خوشه بندی اطلاعبت متقببلمقبیسه طول ژن -6شکل
Figure  . Comparison of genes length based on MI clustering of second order entropy 
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831.............. ..................................................................................................................................... 8231/ بْبر 32پضٍّؾْبی تَلیدات داهی عبل دّن/ ؽوبرُ 

ِ   4بهِ   8بب  تغییز هزتبِ آًتزٍپی اس  ّهب داهبر   تَپَلهَصی وَؽه
)کبدر قزههش  هؾهبّدُ    4. بب تَجِ بِ ؽکل ؽوبرُ ؽدتغییزاتی 
ر یه   د 2تهب   8کِ در آًتزٍپی هزاته    YWHAHکِ صى  ؽد

ٍ   HPS  ،COPS  ،DALRDّهههبی وَؽهههِ کٌهههبر صى 
HTRA  ِآًتزٍپهی در یه  وَؽهِ     4بَد در هزتبهِ  قزار گزفت

قهزار گزفه .     COPS   ٍHPSّهبی  دیگز تٌْب در کٌبر صى
)کبدر عبش  در ّوِ   SMIM    ٍNSUNّوچٌیي صى ّبی 

کهِ   داؽهتٌد هزات  آًتزٍپی در کٌبر ّن ٍ در ی  وَؽِ قهزار  
ّهب  اطلاػبت هتقببل هؾتزک سیبدی بیي ایهي صى کِ  دادًؾبى 

 ٍجَد دارد. 
ّبی ی  وَؽِ اس ًظز طَل ٍ ًکتِ قببل تَجِ ایي کِ صى    

 . بِ طَر هثبل اگهز  4)ؽکل  بَدًدتؼداد اگشٍى ًشدی  بِ ّن 
ّب بز اعبط اطلاػهبت هتقببهل   بٌدی صىکِ وَؽِ 5بِ ؽکل 
لا هؾهص   دّد تَجِ ؽَد کهبه آًتزٍپی را ًؾبى هی 3هزتبِ 

ّبی ّز وَؽِ اس ًظز طَل بغیبر ًشدی  بِ ّهن  اع  کِ صى
تَاى ًتیجِ گزف  کِ اطلاػبت هتقببهل  . در ٍاقغ هیهی ببؽٌد

ّوچٌهیي   ّب بِ ًَػی بهب طهَل صى ارتبهبس هغهتقین دارد.    صى
  گزفتٌهد ّهبیی کهِ در یه  وَؽهِ قهزار      رٍد کِ صىاًتظبر هی

بز اعهبط فزاٍاًهی    کِ هحبعببت  آًتزٍپی 4ٍیضُ در هزتبِ بِ)
ػلاٍُ بهز هحتهَای صًهی     پذیزف جولات اْبر حزفی صَرت 

ّبی ًشدی  بِ ّن دارای قطؼبت هؾببِ بیؾتزی ًغب  بِ صى
ّهب ًغهب  بهِ    اطلاػبت هتقببل ایهي صى  ٍّب بَدُ عبیز وَؽِ

 ببؽد. ّبی دیگز بیؾتز هیّبی وَؽِصى
ولکهزد  هٌظهَر بْبهَد ػ  ّب بِپزداسػتزیي پیؼیکی اس هْن   

ببؽد. کبّؼ بٌدی، کبّؼ بؼد فضبی ٍیضگی هیعیغتن طبقِ
بٌدی ٍ یٌد طبقِآبؼد فضبی ٍیضگی ببػث کبّؼ پیچیدگی فز

ّبیی کهِ  ؽَد. ٍ یکی اس رٍػدر ًتیجِ کبّؼ ٍقَع وطب هی
بزای کبّؼ بؼد فضبی ٍیضگی هؼزفی ؽهدُ اعه ، اعهتصزا     

گیهزی  اسُّهبی اًهد  . تئَری اطلاػبت ٍ هؼیبرداردٍیضگی ًبهید 
ّبی هصتلفهی اس  هبتٌی بز آى اس جولِ اطلاػبت هتقببل ٍیضگی

گذارد کِ دارای حداکثز اطلاػهبت  ّب در اوتیبر هب هیارتببس صى
ببؽهد کهِ ببػهث افهشایؼ دقه       در هَرد کلاط وزٍجی ههی 

 گزدد.  بٌدی هیطبقِ
در ایي بصؼ اس پضٍّؼ بز اعبط اطلاػبت هفیهدی کهِ اس      

بٌد آدابَعه  اعهتفبدُ   ب بِ دع  آهد، اس طبقِّبٌدی صىوَؽِ
، تجویغ ٍ تزکی  ًتبیج بب اعتفبدُ اس طبقهِ بٌهد آدابَعه     .ؽد
ّبی هَرد بزرعی را در دٍ وَؽِ وَؽهِ بٌهدی ًوهَد کهِ     صى

 )ؽکل بَدصى  5صى ٍ وَؽِ دٍم ؽبهل  35وَؽِ اٍل  ؽبهل 
1 . 

 
 
 

 
 

 ّبی هَرد بزرعیی صىآدابَع  رًٍتبیج حبصل اس تزکی  طبقِ بٌد  -1ؽکل 
Figure  . The result of combining different clustering results AdaBoost algorithm on studied gene 

 

 

بار اساان اياا       شاان ها و عملكردارتباط ژن بررسي
 آدابوستحاصل از 

ّبی هَرد بزرعهی بهب اًغهبى،    بب تَجِ بِ ارتَلَگ بَدى صى   
ػولکزدؽبى در اًغبى بب هزاجؼِ بهِ تبرگهبُ    ّب ٍارتببس بیي آى

GeneMANIA      هَرد بزرعی ٍ پهیؼ بیٌهی قهزار گزفه . در
ؽهبّد   GeneMANIAصى وَؽهِ اٍل در تبرگهبُ    35بزرعی 

صى دیگههز بههَدین کههِ در هجوههَع  45ّههب بههب ارتبههبس ایههي صى
صى هزتبط بهب   45کدام اس ًؾبى دادًد. ّیچ8% ّن بیبًی33/13
ّبیی ًبَدًد کِ در وَؽِ دٍم حضهَر  ّبی وَؽِ اٍل، صىصى

ؽبّد  GeneMANIAصى وَؽِ دٍم در  5داؽتٌد. در بزرعی 

%  5/82صى دیگز بَدین کِ در هجوَع  35ارتببس ایي صى ّب بب 
ّبی صى هزتبط بب صى 35ّن بیبًی ًؾبى دادًد ٍ ّیچ کدام اس 

 ّبیی ًبَدًد کِ در وَؽهِ اٍل حضهَر داؽهتٌد   وَؽِ دٍم، صى
ّبی اٍل ٍ دٍم ّبی وَؽِػولکزد صى 5ر جدٍل  . د1)ؽکل 

 ّب ًؾبى دادُ ؽدُ اع .ّبی هزتبط بب آىبب عبیز صى
ّبی اٍل ٍ دٍم ّز ّبی وَؽِّوبًطَر کِ هؾبّدُ ؽد صى   

کدام ٍظبیف هتفبٍت اس ّن داؽهتِ لهذا هغهیزّبی هتهببَلیکی     
ّهبی وَؽهِ اٍل بیؾهتز بهز رٍی     هتفبٍتی داؽتٌد. ٍظبیف صى

ّبی وَؽِ دٍم ٍ تٌظیوبت آى در علَل ٍ ٍظبیف صىریبَسٍم 
بیؾتز بز رٍی فبیگَعیتَسیظ ٍ عبیتَاعکلتَى بَد. ّوچٌهیي  

1  - Co-expression 
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 821.............. .........................................................................تًلیذ شیر ثب استفبدٌ از تئًری اعلاعبت ي اعلاعبت متقبثل َبی مًثر در ثىذی تعذادی از ژنخًشٍ

َیییژ ژن مرییتر   ي مییرتجظ  درییبوخ در دي خییبوًادٌ ژوییخ  
 ٍ ثىیذی ثیب   مربَذٌ ورذ کٍ ا ه خًد ثٍ وًعخ تب یذی ثرکلاسی

 ريش ارائٍ شذٌ ثًد.
 قغعبت ريی اعلاعبت متقبثل محبسجٍ از حبصل وتب ح   

DNA   تب حذی وربن داد کٍ سبخت ي ترکیتDNA َب،  ژن
اگر ثٍ فضبی د گری وگبشت شًد )مثل فضبی آوتريپخ(، 

 دستٍ آن َب را آشدبر کىذ. َبی عملدردی آن تًاوذ مربثُت مخ
 وًع  ک احتمبلاً داروذ،  دربوخ سبختبر کٍ DNA َبیتًالخ از

 ز رتخ ملدردیع وقش دروتیدٍ ي کىىذ مخ کذ را پريتئیه
 شجدٍ استخراج امدبن ثىبثرا ه داشت خًاَىذ  دربوخ

 ورجخ عًر ثٍ سبزيارٌ  ک ز رتخ َبی تًالخ ثیه متبثًلیتخ
 گًوٍَیژ کٍ است درست صًرتخ در ا ه الجتٍ .دارد يخًد

 مختلفخ َبی پژيَش وجبشذ. مًخًد د گری ز رتخ اعلاعبت
 ر ٍوظ پژيَرخ، در است. گرفتٍ اودبم خصًص ا ه در

 گرفتٍ کبر ثٍ متبثًلیتخ مریرَبی تحلیل ثرای حیبت درختچٍ
 کٍ در آن شًد مخ محرًة خَب  پژيَش ايلیه شذ کٍ از

 متبثًلیدخ ثب مریرَبی ي DNA سغح َبی دادٌ ترکیت
 َمچىیه(. 81) شذ اودبم حیبت درختچٍ از استفبدٌ
 متبثًلیدخ َبی دادٌ ثیرتر چٍ َر استفبدٌ خُت َب خ پژيَش

(، ثب تًخٍ 7) مختلف َبی گًوٍ تدبملخ ارتجبط ثُتر در  ثرای
گراف   ٍي ثب استفبدٌ از وظر یدخمتبثًل یَب ثٍ اوجبشت دادٌ

 فیلًژوخ درختچٍدَىذٌ َمخًاوخ وربنکٍ  ٌ استاودبم شذ
 (.7،87)ثًد  آزمب رگبَخ وتب ح ثب ا دبد شذٌ

  
 َبی خًشٍ ايل ي ديم يظب ف ي عملدرد ژن -1خذيل 

Table  . Functions of the first and second gene clusters 
 َبی خًشٍ ايلعملدرد ژن َبی خًشٍ ديمعملدرد ژن

Fc-gamma receptor signaling pathway involved in phagocytosis viral transcriptionER to Golgi vesicle-mediated 
transport 

immune response-regulating cell surface receptor signaling pathway involved in 
phagocytosis ribosome 

immune response-regulating cell surface receptor signaling pathway involved in 
phagocytosis regulation of nitric-oxide synthase activity 

Fc-gamma receptor signaling pathway regulation of monooxygenase activity 
Fc receptor mediated stimulatory signaling pathway ribosomal subunit 

Phagocytosis cytosolic part 

actin cytoskeleton translational initiation 
immune response-activating cell surface receptor signaling pathway regulation of oxidoreductase activity 

Fc receptor signaling pathway cellular response to heat 
immune response-regulating cell surface receptor signaling pathway 

protein targeting 
structural constituent of cytoskeleton 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 َبی عملدردی مربثٍژن )راست( ثب سب ر ژن 1چپ( ي خًشٍ ديم شبمل ژن ) 21َبی خًشٍ ايل شبمل ارتجبط ژن -1شدل 
Figure  . The relationship between the first cluster genes consists of    genes (left) and the second cluster genes 

including   genes (right) with other similar functional genes 
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833.............. ..................................................................................................................................... 8231/ بْار 32پصٍّؽْای تَلیذات داهی ظال دّن/ ؼوارُ 

 هحاظبِ از حاصل ًتایح کِ ؼذ ظعی حاضر پصٍّػ در  
 رٍی حاصل درختچِ با DNA  قغعات رٍی اعلاعات هتقابل

 ؼَد.  هقایعِ  DNA قغعات تَالی
( رٍؼی ظاادُ ٍ قاَی بارای هحاظابِ     23ٍ ّوكاراى ) پٌر    

گیری ٍ اًذازُ 8اعلاعات هتقابل  از ّوتسازی ّای دٍگاًِ کلی
یاَ ٍ  رائاِ دادًاذ.   تؽابِ آًْا ٍ بازظاخت درخات يیلَشًتیاا ا  

( از اعلاعات هتقابل باِ عٌاَاى هعیااری خْات     44ّوكاراى )
گیری ياصلِ بارای يیلاَشًی تعاذادی از هْارُ داراى باا      اًذازُ

اظتفادُ از شًَم هیتَکٌاذری آًْاا اظاتفادُ ًوَدًاذ کاِ ًتاایح       
حاصل تقریبا بِ تَپَلَشی هَخَد ارائاِ ؼاذُ يیلاَشًی هْارُ     

پصٍّػ صَرت  در کِ کرد ًؽاى عرخا بایذ داراى ًسدیا بَد. 
 ّاای گريتِ برخلاف تعذادی از هغالعات اًدام ؼاذُ کاِ دادُ  

شًی یا  بَدًذ از دادُ هختلف گًَِ ّای بِ هتعلق ٍرٍدی آًْا
ِ  برای ایداد گًَِ )گاٍ ؼیری( ُ  تكااهلی  درختچا  .ؼاذ  اظاتفاد

 هغالعاِ   ایاي  ّاای ٍرٍدی باا  رٍغ ایاي  هفرٍضاات  بٌاابرایي 
ِ  چارا  باؼاذ  تضااد  در تَاًذهی  ایاي  در DNA ّاای تاَالی  کا

ؼذ ایي ٍخَد هؽاّذُ  بابَد.  ارگاًیعن یا بِ هربَط پصٍّػ
 تاَاى بارای  هی را تكاهلی درختچِ ایدادکٌٌذُ ًظری بٌیاد کِ

ایدااد  در ٍاقع هاتریط ياصلِ  .برد بِ کار هتابَلیكی ًیس ارتباط
 ّاای الگاَریتن  ٍرٍدی تَاًاذ های  ؼاذُ  ّای یادؼذُ در رٍغ

ِ  بٌاذی خَؼِ هثل  ًؽذُ ارتًظ  آى در. باؼاذ  هراتبای  ظلعال
ِ  DNA قغعات صَرت ِ  را خاَد  کا ِ  صاَرت  با  ًؽااى  خَؼا
 اظااض  ایاي  بار  بَد. خَاٌّذ قابل تؽخیص راحتی بِ دٌّذهی

یاا   در گیرًذهی قرار خَؼِ یا داخل در کِ قغعاتی احتوالاً
در رٍغ ارائاِ ؼاذُ از   . دارًاذ  يعالیات  هؽاتر   زیعتی هعیر
. ِ ؼذّا دظت یايت بٌذی زیعتی از شىٌذی بِ یا گرٍُبخَؼِ

بٌذی، از ّای حاصل از ًتایح خَؼِ با تَخِ بِ اظتخراج ٍیصگی
ِ  ایي رٍغ ًَ ٍ بذیع هی ّاای دیگار    بٌاذی شى تَاى در خَؼا

   ِ بٌاذی ٍ بررظای عولكارد    اظتفادُ ًوَد. ًتاایح ًْاایی خَؼا

 ایّای ّر خَؼِ، رٍغ ارائِ ؼذُ در ایاي پاصٍّػ را بار    شى
 ّا هَرد تاییذ قرار داد. بٌذی شىخَؼِ
ّا ٍ  بٌذی شى خَؼِ از ای گعترُ درتَاًعت  ؼذُ یاد الگَریتن
ّا بِ کار رٍد.  آى DNAّا بر اظاض آًترٍپی تَالی  حتی شًَم

ًیاز از ّوترازی با اظتفادُ از ایي الگَریتن از یا رٍغ بی
 ی. تازگکرد اظتفادُ ّا شى بٌذیخَؼِ اعلاعات هتقابل، خْت

 ،اعلاعات ًظریِاظت کِ با اظتفادُ از  یيا الگَریتن یيا
 راهتفاٍت  عَل با ّاییتَالٍ اعلاعات هتقابل  آًترٍپی
ؼذُ تعذد  یاد یتنکٌذ. الگَر یبٌذٍ خَؼِ پؽتیباًی تَاًذ هی
 از اظتفادُ با را ؼذُ یاد ّای رٍغ از حاصل بٌذیخَؼِ یحًتا

ؼَرایی ّای  ظاهاًٍِ یا  3گاًٌِذچ کٌٌذُیبٌذعبقِ ّای ظاهاًِ
 کٌذ کِ ایي پصٍّػ از یكی از هغرح تریي ایي  حل هی
 (. 82،83ّا بٌام آدابَظت بْرُ برد )رٍغ
تَاًذ  ِ ؼذُ در ایي هقالِ هیئرٍغ ارا اعتقاد بر ایي اظت کِ   

بیٌای يعالیات زیعاتی آى دظاتِ از     ٍ پیؽای  تخصایص خْت 
ی ًذارًذ، کوا کٌذ، چارا  ًَیعی شًَهی قَّایی کِ حاؼیِ شى

ّاا باَدُ ٍ اًاذازُ ٍ عاَل      شى DNAکِ يقظ هتكی بِ تَالی 
ّا اثری در هاّیت الگاَریتن ارایاِ ؼاذُ ًاذارد. بٌاابرایي،       شى

ًَیعی شًَهی قَی دارًاذ  ّایی کِ حاؼیِ بٌذی تَام شى خَؼِ
تَاًذ ارزغ ايسٍدُ تحلیال ٍ زیعاتی    ّایی کِ ًذارًذ، هی با آى

 ًَیعی شًَهی( بذّذ. ّا )بذٍى حاؼیِ بِ گرٍُ دٍم شى
 

 و قدردانی تشکر
را از  هراتب تقذیر ٍ تؽكر صویواًِ خَد گاىًَیعٌذ   

دکتر ظعیذ اًصاری هْیاری ٍ ، هٌْذض کاهیار ؼیَعی
بِ هرکس ابررایاًػ هلی ؼیخ بْایی  ّوچٌیي دظت اًذرکاراى

ذ. ًٌوایاعلام هی آى هرکس اظتفادُ از اهكاًات پردازؼی خْت
ایي هرکس تحت حوایت هعاًٍت علوی ٍ يٌآٍری ریاظت 

 .باؼذخوَْری ٍ داًؽگاُ صٌعتی اصفْاى هی
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Abstract  
   Information theory is a branch of mathematics. Information theory is used in genetic and 
bioinformatics analyses and can be used for many analyses related to the biological structures 
and sequences. Bio-computational grouping of genes facilitates genetic analysis, sequencing and 
structural-based analyses .In this study, after retrieving gene and exon DNA sequences affecting 
milk yield in dairy cattle, the entropy in orders one to four for each gene and eta exons was 
calculated. In order to extract gene distances, mutual information method was calculated. The 
results of mutual information of DNA and exon sequences were entered as input into   general 
clustering algorithms. In order to aggregate the results of clustering, AdaBoost algorithm was 
used. Finally, the results of AdaBoost algorithm were investigated by GeneMANIA prediction 
server to explore the results from gene annotation point of view Integrated result of each 
clustering algorithm due to AdaBoost algorithm, which implied as gene tree, indicated that 
proposed method biologically grouped set of genes as it was proved by their gene annotation 
using GeneMANI. We believe that the proposed method might be used with other DNA based 
clustering competitive methods and therefore, it can be used to group set of genes in other 
species.  
 
Keywords: Dairy cattle, Entropy, Gene clustering, Information theory, Mutual information 
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